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1 MATTAAAAAAALSAAATAKTGRKNHORHHVLPARGRVGAAAVRCSAVSPVTPPSPAPPAT 60 

1 MATTAAAAAAALSAAATAKTGRKNHQRHHVLPARGRVGAAAVRCSAVSPVTPPSPAPPAT 60 

1 MATTAAAAAAALSAAATAKTGRKNHORHHVLPARGRVGAAAVRCSAVSPVTPPSPAPPAT 60 

1 MATTAAAAAAALSAAATAKTGRKNHQRHHVLPARGRVGAAAVRCSAVSPVTPPSPAPPAT 60 

1 MATTAAAAAAALSAAATAKTGRKNHORHHVLPARGRVGAAAVRCSAVSPVTPPSPAPPAT 60 
********************************************************* 

61 PLRPWGPAEPRKGAD I LVEALERCGVSDVFAYPGGASME I HOALTRSPV I TNHLFRHEQG 120 

61 PLRPWGPAEPRKGAD I LVEALERCGVSDVFAYPGGASME I HOALTRSPV I TNHLFRHEQG 1 20 

61 PLRPWGPAEPRKGAD I LVEALERCGVSDVFAYPGGASME I HOALTRSPV I TNHLFRHEQG 120 

6 1 PLRPWGPAEPRKGAD I LVEALERCGVSDVFAYPGGASME I HOALTRSPV I TNHLFRHEQG 1 2 0 

61 PLRPWGPAEPRKGAD I LVEALERCGVSDVFAYPGGASME I HOALTRSPV I TNHLFRHEQG 120 
******************************************************* +++++ 

1 2 1 EAFAASGYARASGRVGVCVATSGPGATNLVSALADALLDSVPMVA I TGOVPRRM I GTDAF 1 8 0 

1 21 EAFAASGYARASGRVGVCVATSGPGATNLVSALADALLDSVPMVA I TGQVHSRM I GTDAF 180 

1 21 EAFAASGYARASGRVGVCVATSGPGATNLVSALADALLDSVPMVA I TGOVHRRM I GTDAF 1 8 0 

121 EAFAASGYARASGRVGVCVATSGPGATNLVSALADALLDSVPMVA I TGOVHRRM I GTDAF 1 8 0 

1 2 1 EAFAASGYARASGRVG VCVATSGPGATNL VSALADALLDS VPMVA I TGOVHRRM I GTDAF 1 8 0 
************************************************.,<* . . +!MuWo|t!Mc 

181 QETP I VEVTRS I TKHNYLVLDVED I PRV I QEAFFLASSGRPGPVLVD I PKD I OQQMAVPV 240 

1 8 1 QETP I VEVTRS I TKHNYLVLDVED I PRV I QEAFFLASSGRPGPVLVD I PKD I QQQMAVPV 240 

181 QETP I VEVTRS I TKHNYLVLDVED I PRV I QEAFFLASSGRPGPVLVD I PKD I QQQMAVPV 240 

1 8 1 QETP I VEVTRS I TKHNYLVLDVED I PRV I QEAFFLASSGRPGPVLVD I PKD I QQQMAVPV 240 

1 8 1 QETP I VEVTRS I TKHNYLVLDVED I PRV I QEAFFLASSGRPGPVLVD I PKD I QQQMAVPV 240 
**************************^ +++ ^^ ++ ^ +++ ^ ++ ^^ ++++++ ^^ ++++;)t:)( 

241 WDTSMNLPGY I ARLPKPPATELLEQVLRLVGESRRP I LYVGGGCSASGDELRWFVELTG I 300 

241 WDTSMNLPGY I ARLPKPPATELLEQVLRLVGESRRP I LYVGGGCSASGDELRWFVELTG I 300 

24 1 WDTSMNLPGY I ARLPKPPATELLEQVLRLVGESRRP I LYVGGGCSASGDELRWFVELTG I 300 

241 WDTSMNLPGY I ARLPKPPATELLEQVLRLVGESRRP I LYVGGGCSASGDELRWFVELTG I 300 

241 WDTSMNLPGY I ARLPKPPATELLEQVLRLVGESRRP I LYVGGGCSASGDELRWFVELTG I 300 
***************************^* + ^ + ^ +++ ^^ ++++++ ^^^^ % ^ +%%++:( . :4<!f . 

301 PVTTTLMGLGNFPSDDPLSLRMLGMHGTVYANYAVDKADLLLAFGVRFDDRVTGK I EAFA 360 

301 PVTTTLMGLGNFPSDDPLSLRMLGMHGTVYANYAVDKADLLLAFGVRFDDRVTGK I EAFA 360 

301 PVTTTLMGLGNFPSDDPLSLRMLGMHGTVYANYAVDKADLLLAFGVRFDDR VTGK I EAFA 360 

301 PVTTTLMGLGNFPSDDPLSLRMLGMHGTVYANYAVDKADLLLAFGVRFDDRVTGK I EAFA 360 

301 PVTTTLMGLGNFPSDDPLSLRMLGMHGTVYANYAVDKADLLLAFGVRFDDRVTGK I EAFA 360 



Wild 361 SRAK I VH I D I DPAE I GKNKOPHVS I CADVKLALQGLNALLQQSTTKTSSDFSAWHNELDQ 420 

P/R Mutant 361 SRAK I VH I D I DPAE I GKNKOPHVS I CADVKLALQGLNALLQOSTTKTSSDFSAWHNELDQ 420 

P/W Mutant 361 SRAK I VH I D I DPAE I GKNKOPHVS I CADVKLALQGLNALLQQSTTKTSSDFSAWHNELDQ 420 

P/S Mutant 361 SRAK I VH I D I DPAE I GKNKOPHVS I CADVKLALQGLNALLQQSTTKTSSDFSAWHNELDQ 420 

P/S/W Mutant 361 SRAK I VH I D I DPAE I GKNKOPHVS I CADVKLALQGLNALLQQSTTKTSSDFSAWHNELDQ 420 
******************************* +++ ^ ++ ^ ++++++++++%+ ^^ +!((;(c;)(!l<!)i:)c+ 

Wild 421 QKREFPLGYKTFGEE I PPQYA I QVLDELTKGEA 1 1 ATGVGQHQMWAAQYYTYKRPRQWLS 480 

P/R Mutant 421 QKREFPLGYKTFGEE I PPQYA I QVLDELTKGEA 1 1 ATGVGQHQMWAAQYYTYKRPRQWLS 480 

P/W Mutant 421 QKREFPLGYKTFGEE I PPQYA I QVLDELTKGEA 1 1 ATGVGQHQMWAAQYYTYKRPRQWLS 480 

P/S Mutant 421 QKREFPLGYKTFGEE I PPQYA I QVLDELTKGEA 1 1 ATGVGQHQMWAAQYYTYKRPRQWLS 480 

P/S/W Mutant 421 QKREFPLGYKTFGEE I PPQYA I QVLDELTKGEA 1 1 ATGVGQHQMWAAQYYTYKRPRQWLS 480 
******************************** + *^ ++ ^ +++ ^ %++ ^ +++++++:)(:)(;)c:( . !)<5)(:) . 

Wild 481 SAGLGAMGFGLPAAAGASVANPGVTVVD I DGDGSFLMN I QELAL I R I ENLPVKVMVLNNQ 540 

P/R Mutant 481 SAGLGAMGFGLPAAAGASVANPGVTVVD I DGDGSFLMN I QELAL I R I ENLPVKVMVLNNQ 540 

P/W Mutant 481 SAGLGAMGFGLPAAAGASVANPGVTVVD I DGDGSFLMN I QELAL I R I ENLPVKVMVLNNQ 540 
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481 SAGL6AMGFGLPAAAGASVANPGVTVVD I DGDGSFLMN IOELAL I R I ENLPVKVMVLNNQ 
481 SAGLGAMGFGLPAAAGASVANPGVTVVD I DGDGSFLMN I OELAL I R I ENLPVKVMVLNNQ 
****************************************************** ++++%+ 

541 HLGMVVGWEDRFYKANRAHTYLGNPECESE I YPDFVT I AKGFN I PAVRVTKKSEVRAA I K 
54 1 HLGMVVGWEDRFYKANRAHTYLGNPECESE I YPDFVT I AKGFN I PAVRVTKKSEVRAA I K 
541 HLGMVVOLEDRFYKANRAHTYLGNPECESE I YPDFVT I AKGFN I PAVRVTKKSEVRAA I K 
541 HLGMVVGWEDRFYKANRAHTYLGNPECESE I YPDFVT I AKGFN I PAVRVTKKSEVRAA I K 
541 HLGMVVOLEDRFYKANRAHTYLGNPECESE I YPDFVT I AKGFN I PAVRVTKKSEVRAA I K 
******* . j*************************************************.^ 

601 KMLETPGPYLLD 1 1 VPHOEHVLPM I PSGGAFKDM I LDGDGRTVY 
601 KMLETPGPYLLD 1 1 VPHOEHVLPM I PSGGAFKDM I LDGDGRTVY 
601 KMLETPGPYLLD 1 1 VPHOEHVLPM I PSGGAFKDM I LDGDGRTVY 
601 KMLETPGPYLLD 1 1 VPHOEHVLPM I P I GGAFKDM I LDGDGRTVY 
601 KMLETPGPYLLD 1 1 VPHOEHVLPM I P I GGAFKDM I LDGDGRTVY 
************************** . ***************** 
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Wild 
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1 CCCAAACCCA6AAACCCTCGCC6CC6CCGCCGCC6CCACCACCCACCATG6CTAC6ACC6 
1 CCCAAACCCAGAAACCCTCGCCGCCGCCGCCGCCGCCACCACCCACCATGGCTACGACCG 
1 CCCAAACCCAGAAACCCTCGCCGCCGCCGCCGCCGCCACCACCCACCATGGCTACGACCG 
1 CCCAAACCCAGAAACCCTCGCCGCCGCCGCCGCCGCCACCACCCACCATGGCTACGACCG 
1 CCCAAACCCAGAAACCCTCGCCGCCGCCGCCGCCGCCACCACCCACCATGGCTACGACCG 
******************************************* 

61 CCGCGGCCGCGGCCGCCGCCCTGTCCGCCGCCGCGACGGCCAAGACCGGCCGTAAGAACC 

61 CCGCGGCCGCGGCCGCCGCCCTGTCCGCCGCCGCGACGGCCAAGACCGGCCGTAAGAACC 

6 1 CCGCGGCCGCGGCCGCCGCCCTGTCCGCCGCCGCGACGGCCAAGACCGGCCGTAAG AACC 

6 1 CCGCGGCCGCGGCCGCCGCCCTGTCCGCCGCCGCGACGGCCAAGACCGGCCGT AAG AACC 

6 1 CCGCGGCCGCGGCCGCCGCCCTGTCCGCCGCCGCGACGGCCAAGACCGGCCGTAAG AACC 
****************************************** ++++ ^ + ^ ++++++;(c ^ + 

121 ACCAGCGACACCACGTCCTTCCCGCTCGAGGCCGGGTGGGGGCGGCGGCGGTCAGGTGCT 
121 ACCAGCGACACCACGTCCTTCCCGCTCGAGGCCGGGTGGGGGCGGCGGCGGTCAGGTGCT 
121 ACCAGCGACACCACGTCCTTCCCGCTCGAGGCCGGGTGGGGGCGGCGGCGGTCAGGTGCT 
1 2 1 ACCAGCGACACCACGTCCTTCCCGCTCGAGGCCGGGTGGGGGCGGCGGCGGTCAGGTGCT 
1 2 1 ACCAGCGACACCACGTCCTTCCCGCTCGAGGCCGGGTGGGGGCGGCGGCGGTCAGGTGCT 
************************************************************ 

181 CGGCGGTGTCCCCGGTCACCCCGCCGTCCCCGGCGCCGCCGGCCACGCCGCTCCGGCCGT 
181 CGGCGGTGTCCCCGGTCACCCCGCCGTCCCCGGCGCCGCCGGCCACGCCGCTCCGGCCGT 
1 8 1 CGGCGGTGTCCCCGGTCACCCCGCCGTCCCCGGCGCCGCCGGCCACGCCGCTCCGGCCGT 
181 CGGCGGTGTCCCCGGTCACCCCGCCGTCCCCGGCGCCGCCGGCCACGCCGCTCCGGCCGT 
181- CGGCGGTGTCCCCGGTCACCCCGCCGTCCCCGGCGCCGCCGGCCACGCCGCTCCGGCCGT 
************************************************************ 



24 1 GGGGGCCGGCCGAGCCCCGCAAGGGCGCGGACATCCTCGTGGAGGCGCTGGAGCGGTGCG 
241 GGGGGCCGGCCGAGCCCCGCAAGGGCGCGGACATCCTCGTGGAGGCGCTGGAGCGGTGCG 
241 GGGGGCCGGCCGAGCCCCGCAAGGGCGCGGACATCCTCGTGGAGGCGCTGGAGCGGTGCG 
241 GGGGGCCGGCCGAGCCCCGCAAGGGCGCGGACATCCTCGTGGAGGCGCTGGAGCGGTGCG 
241 GGGGGCCGGCCGAGCCCCGCAAGGGCGCGGACATCCTCGTGGAGGCGCTGGAGCGGTGCG 
************************************************************ 

301 GCGTCAGCGACGTGTTCGCCTACCCGGGCGGCGCGTCCATGGAGATCCACCAGGCGCTGA 

301 GCGTCAGCGACGTGTTCGCCTACCCGGGCGGCGCGTCCATGGAGATCCACCAGGCGCTGA 

301 GCGTCAGCGACGTGTTCGCCTACCCGGGCGGCGCGTCCATGGAGATCCACCAGGCGCTGA 

301 GCGTCAGCGACGTGTTCGCCTACCCGGGCGGCGCGTCCATGGAGATCCACCAGGCGCTGA 

301 GCGTCAGCGACGTGTTCGCCTACCCGGGCGGCGCGTCCATGGAGATCCACCAGGCGCTGA 
********************************************^ eS | ( ^ : ^ : ^^ c:{e ^ 3(c ^ ){i; ^ e: | ( ^^ c 

361 CGCGCTCCCCGGTCATCACCAACCACCTCTTCCGCCACGAGCAGGGCGAGGCGTTCGCGG 
361 CGCGCTCCCCGGTCATCACCAACCACCTCTTCCGCCACGAGCAGGGCGAGGCGTTCGCGG 
361 CGCGCTCCCCGGTCATCACCAACCACCTCTTCCGCCACGAGCAGGGCGAGGCGTTCGCGG 
361 CGCGCTCCCCGGTCATCACCAACCACCTCTTCCGCCACGAGCAGGGCGAGGCGTTCGCGG 
361 CGCGCTCCCCGGTCATCACCAACCACCTCTTCCGCCACGAGCAGGGCGAGGCGTTCGCGG 
************************* *********************************** 

421 CGTCCGGGTACGCGCGCGCGTCCGGCCGCGTCGGGGTCTGCGTCGCCACCTCCGGCCCCG 
421 CGTCCGGGTACGCGCGCGCGTCCGGCCGCGTCGGGGTCTGCGTCGCCACCTCCGGCCCCG 
421 CGTCCGGGTACGCGCGCGCGTCCGGCCGCGTCGGGGTCTGCGTCGCCACCTCCGGCCCCG 
421 CGTCCGGGTACGCGCGCGCGTCCGGCCGCGTCGGGGTCTGCGTCGCCACCTCCGGCCCCG 
421 CGTCCGGGTACGCGCGCGCGTCCGGCCGCGTCGGGGTCTGCGTCGCCACCTCCGGCCCCG 
************************************************************ 

481 GGGCAACCAACCTCGTGTCCGCGCTCGCCGACGCGCTGCTCGACTCCGTCCCGATGGTCG 
481 GGGCAACCAACCTCGTGTCCGCGCTCGCCGACGCGCTGCTCGACTCCGTCCCGATGGTCG 
481 GGGCAACCAACCTCGTGTCCGCGCTCGCCGACGCGCTGCTCGACTCCGTCCCGATGGTCG 
481 GGGCAACCAACCTCGTGTCCGCGCTCGCCGACGCGCTGCTCGACTCCGTCCCGATGGTCG 
481 GGGCAACCAACCTCGTGTCCGCGCTCGCCGACGCGCTGCTCGACTCCGTCCCGATGGTCG 
************************************************************ 

541 CCATCACGGGCCAGGTCCCCCGCCGCATGATCGGCACCGACGCCTTCCAGGAGACGCCCA 

541 CCATCACGGGCCAGGTCCACAGCCGCATGATCGGCACCGACGCCTTCCAGGAGACGCCCA 

541 CCATCACGGGCCAGGTCCACCGCCGCATGATCGGCACCGACGCCTTCCAGGAGACGCCCA 

541 CCATCACGGGCCAGGTCCACCGCCGCATGATCGGCACCGACGCCTTCCAGGAGACGCCCA 

541 CCATCACGGGCCAGGTCCACCGCCGCATGATCGGCACCGACGCCTTCCAGGAGACGCCCA 
****************** . * . *************************************** 
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601 TAGTCGAGGTCACCCGCTCCATCACCAAGCACAATTACCTTGTCCTTGATGTGGAGGACA 660 
601 TAGTCGAGGTCACCCGCTCCATCACCAAGCACAATTACCTTGTCCTTGATGTGGAGGACA 660 
601 TAGTCGAGGTCACCCGCTCCATCACCAAGCACAATTACCTTGTCCTTGATGTGGAGGACA 660 
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601 TAGTC6A66TCACCCGCTCCATCACCAAGCACAATTACCTT6TCCTT6ATGTG6A66ACA 660 

601 TAGTCGAGGTCACCCGCTCCATCACCAAGCACAATTACCTTGTCCTTGATGTGGAGGACA 660 
******************** 

661 TCCCCCGCGTCATACAGGAAGCCTTCTTCCTCGCGTCCTCGGGCCGTCCTGGCCCGGTGC 720 

661 TCCCCCGCGTCATACAGGAAGCCTTCTTCCTCGCGTCCTCGGGCCGTCCTGGCCCGGTGC 720 

661 TCCCCCGCGTCATACAGGAAGCCTTCTTCCTCGCGTCCTCGGGCCGTCCTGGCCCGGTGC 720 

661 TCCCCCGCGTCATACAGGAAGCCTTGTTCCTCGCGTCCTCGGGCCGTCCTGGCCCGGTGC 720 

661 TCCCCCGCGTCATACAGGAAGCCTTCTTCCTCGCGTCCTCGGGCCGTCCTGGCCCGGTGC 720 
************************************************************ 

721 TGGTCGACATCCCCAAGGACATCCAGCAGCAGATGGCCGTGCCGGTCTGGGACACCTCGA 780 

721 TGGTCGACATCCCCAAGGACATCCAGCAGCAGATGGCCGTGCCGGTCTGGGACACCTCGA 780 

72 1 TGGTCGACATCCCCAAGGACATCCAGCAGCAGATGGCCGTGCCGGTCTGGGACACCTCGA 780 

72 1 TGGTCG ACATCCCCAAGG ACATCCAGCAGCAGATGGCCGTGCCGGTCTGGGACACCTCG A 780 

72 1 TGGTCGACATCCCCAAGGACATCCAGCAGCAGATGGCCGTGCCGGTCTGGGACACCTCGA 780 

**********************************************************^c* 

781 TGAATCTACCAGGGTACATCGCACGCCTGCCCAAGCCACCCGCGACAGAATTGCTTGAGC 840 

78 1 TGAATCTACCAGGGT ACATCGCACGCCTGCCCAAGCCACCCGCGACAGAATTGCTTGAGC 840 

781 TGAATCTACCAGGGTACATCGCACGCCTGCCCAAGCCACCCGCGACAGAATTGCTTGAGC 840 

781 TGAATCTACCAGGGT ACATCGCACGCCTGCCCAAGCCACCCGCGACAG AATTGCTTG AGC 840 

78 1 TGAATCTACCAGGGTACATCGCACGCCTGCCCAAGCCACCCGCGACAGAATTGCTTGAGC 840 
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AGGTCTTGCGTCTGGTTGGCGAGTCACGGCGCCCGATTCTCTATGTCGGTGGTGGCTGCT 900 

AGGTCTTGCGTCTGGTTGGCGAGTCACGGCGCCCGATTCTCTATGTCGGTGGTGGCTGCT 900 

AGGTCTTGCGTCTGGTTGGCGAGTCACGGCGCCCGATTCTCTATGTCGGTGGTGGCTGCT 900 

AGGTCTTGCGTCTGGTTGGCGAGTCACGGCGCCCGATTCTCTATGTCGGTGGTGGCTGCT 900 

AGGTCTTGCGTCTGGTTGGCGAGTCACGGCGCCCGATTCTCTATGTCGGTGGTGGCTGCT 900 



Wild 901 
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P/S Mutation 901 

P/W/S Mutation 901 



CTGCATCTGGTGACGAATTGCGCTGGTTTGTTGAGCTGACTGGTATCCCAGTTACAACCA 960 

CTGCATCTGGTGACGAATTGCGCTGGTTTGTTGAGCTGACTGGTATCCCAGTTACAACCA 960 

CTGCATCTGGTGACGAATTGCGCTGGTTTGTTGAGCTGACTGGTATCCCAGTTACAACCA 960 

CTGCATCTGGTGACGAATTGCGCTGGTTTGTTGAGCTGACTGGTATCCCAGTTACAACCA 960 

CTGCATCTGGTGACGAATTGCGCTGGTTTGTTGAGCTGACTGGTATCCCAGTTACAACCA 960 
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961 CTCTGATGGGCCTCGGCAATTTCCCCAGTGACGACCCGTTGTCCCTGCGCATGCTTGGGA 1 020 

961 CTCTGATGGGCCTCGGCAATTTCCCCAGTGACGACCCGTTGTCCCTGCGCATGCTTGGGA 1 020 

961 CTCTGATGGGCCTCGGCAATTTCCCCAGTGACGACCCGTTGTCCCTGCGCATGCTTGGGA 1 020 

961 CTCTGATGGGCCTCGGCAATTTCCCCAGTGACGACCCGTTGTCCCTGCGCATGCTTGGGA 1 020 

961 CTCTGATGGGCCTCGGCAATTTCCCCAGTGACGACCCGTTGTCCCTGCGCATGCTTGGGA 1 020 
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1 021 TGCATGGCACGGTGTACGCAAATTATGCCGTGGATAAGGCTGACCTGTTGCTTGCGTTTG 1 080 

1021 TGCATGGCACGGTGTACGCAAATTATGCCGTGGATAAGGCTGACCTGTTGCTTGCGTTTG 1080 

1 021 TGCATGGCACGGTGTACGCAAATTATGCCGTGGATAAGGCTGACCTQTTGCTTGCGTTTG 1 080 

1 021 TGCATGGCACGGTGTACGCAAATTATGCCGTGGATAAGGCTGACCTGTTGCTTGCGTTTG 1 080 

1 021 TGCATGGCACGGTGTACGCAAATTATGCCGTGGATAAGGCTGACCTGTTGCTTGCGTTTG 1 080 

**********************************************************^c* 

1 081 GTGTGCGGTTTGATGATCGTGTGACAGGGAAAATTGAGGCTTTTGCAAGCAGGGCCAAGA 1 1 40 

1081 GTGTGCGGTTTGATGATCGTGTGACAGGGAAAATTGAGGCTTTTGCAAGCAGGGCCAAGA 1 140 

1081 GTGTGCGGTTTGATGATCGTGTGACAGGGAAAATTGAGGCTTTTGCAAGCAGGGCCAAGA 1 140 

1 08 1 GTGTGCGGTTTGATG ATCGTGTG ACAGGGAAAATTG AGGCTTTTGCAAGCAGGGCCAAG A 1140 

1081 GTGTGCGGTTTGATGATCGTGTGACAGGGAAAATTGAGGCTTTTGCAAGCAGGGCCAAGA - 1140 
************************************************************ 

1141 TTGTGCACATTGACATTGATCCAGCAGAGATTGGAAAGAACAAGCAACCACATGTGTCAA 1 200 

11 41 TTGTGCACATTGACATTGATCCAGCAGAGATTGGAAAGAACAAGCAACCACATGTGTCAA 1 200 

1 1 41 TTGTGCACATTGACATTGATCCAGCAGAGATTGGAAAGAACAAGCAACCACATGTGTCAA 1 200 

1 141 TTGTGCACATTGACATTGATCCAGCAGAGATTGGAAAGAACAAGCAACCACATGTGTCAA 1 200 

1 141 TTGTGCACATTGACATTGATCCAGCAGAGATTGGAAAGAACAAGCAACCACATGTGTCAA 1200 

****************************************************** 4 c*^ 4 c* 

1 201 TTTGCGCAGATGTTAAGCTTGCTTTACAGGGCTTGAATGCTCTGCTACAACAGAGCACAA 1 260 

1 201 TTTGCGCAGATGTTAAGCTTGCTTTACAGGGCTTGAATGCTCTGCTACAACAGAGCACAA 1 260 

1 201 TTTGCGCAGATGTTAAGCTTGCTTTACAGGGCTTGAATGCTCTGCTACAACAGAGCACAA 1 260 

1 201 TTTGCGCAGATGTTAAGCTTGCTTTACAGGGCTTGAATGCTCTGCTACAACAGAGCACAA 1 260 

1 201 TTTGCGCAGATGTTAAGCTTGCTTTACAGGGCTTGAATGCTCTGCTACAACAGAGCACAA 1 260 



Wild 1261 CAAAGACAAGTTCTGATTTTAGTGCATGGCACAATGAGTTGGACCAGCAGAAGAGGGAGT 1320 

P/R Mutation 1261 CAAAGACAAGTTCTGATTTTAGTGCATGGCACAATGAGTTGGACCAGCAGAAGAGGGAGT 1320 
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1 261 CAAAGACAAGTTCTGATTTTAGTGCATG6CACAATGAGTTG6ACCA6CA6AAGAGGGAGT 1 320 

1 261 CAAAGACAAGTTCTGATTTTAGTGCATGGCACAATGAGTTGGACCAGCAGAAGAGGGAGT 1 320 

1 261 CAAAGACAAGTTCTGATTTTAGTGCATGGCACAATGAGTTGGACCAGCAGAAGAGGGAGT 1 320 
********************************************* 

1321 TTCCTCTGGGGTACAAAACTTTTGGTGAAGAGATCCCACCGCAATATGCCATTCAGGTGC 1380 

1321 TTCCTCTGGGGTACAAAACTTTTGGTGAAGAGATCCCACCGCAATATGCCATTCAGGTGC 1380 

1 321 TTCCTCTGGGGTACAAAACTTTTGGTGAAGAGATCCCACCGCAATATGCCATTCAGGTGC 1 380 

1321 TTCCTCTGGGGTACAAAACTTTTGGTGAAGAGATCCCACCGCAATATGCCATTCAGGTGC 1380 

1321 TTCCTCTGGGGTACAAAACTTTTGGTGAAGAGATCCCACCGCAATATGCCATTCAGGTGC 1380 
************************************************************ 

1 381 TGGATGAGCTGACGAAAGGTGAGGCAATCATCGCTACTGGTGTTGGGCAGCACCAGATGT 1 440 

1 381 TGGATGAGCTGACGAAAGGTGAGGCAATCATCGCTACTGGTGTTGGGCAGCACCAGATGT 1 440 

1 381 TGGATGAGCTGACGAAAGGTGAGGCAATCATCGCTACTGGTGTTGGGCAGCACCAGATGT 1 440 

1381 TGGATGAGCTGACGAAAGGTGAGGCAATCATCGCTACTGGTGTTGGGCAGCACCAGATGT 1440 

1381 TGGATGAGCTGACG AAAGGTG AGGCAATCATCGCTACTGGTGTTGGGCAGCACCAG ATGT 1 440 



Wild 

P/R Mutation 
P/W Mutation 
P/S Mutation 
P/W/S Mutation 
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1 441 GGGCGGCACAATATTACACCTACAAGCGGCCACGGCAGTGGCTGTCTTCGGCTGGTCTGG 1 500 

1 441 GGGCGGCACAATATTACACCTACAAGCGGCCACGGCAGTGGCTGTCTTCGGCTGGTCTGG 1 500 

1 441 GGGCGGCACAATATTACACCTACAAGCGGCCACGGCAGTGGCTGTCTTCGGCTGGTCTGG 1 500 

1441 GGGCGGCACAATATTACACCTACAAGCGGCCACGGCAGTGGCTGTCTTCGGCTGGTCTGG 1 500 

1441 GGGCGGCACAATATTACACCTACAAGCGGCCACGGCAGTGGCTGTCTTCGGCTGGTCTGG 1 500 
************************************************************ 

1 501 GCGCAATGGGATTTGGGCTGCCTGCTGCAGCTGGTGCTTCTGTGGCTAACCCAGGTGTCA 1 560 

1 501 GCGCAATGGGATTTGGGCTGCCTGCTGCAGCTGGTGCTTCTGTGGCTAACCCAGGTGTCA 1 560 

1 501 GCGCAATGGGATTTGGGCTGCCTGCTGCAGCTGGTGCTTCTGTGGCTAACCCAGGTGTCA 1 560 

1 501 GCGCAATGGGATTTGGGCTGCCTGCTGCAGCTGGTGCTTCTGTGGCTAACCCAGGTGTCA 1 560 

1 501 GCGCAATGGGATTTGGGCTGCCTGCTGCAGCTGGTGCTTCTGTGGCTAACCCAGGTGTCA 1 560 
************************************************************ 

1561 CAGTTGTTGATATTGATGGGGATGGTAGCTTCCTCATGAACATTCAGGAGCTGGCATTGA 1 620 

1561 CAGTTGTTGATATTGATGGGGATGGTAGCTTCCTCATGAACATTCAGGAGCTGGCATTGA 1 620 

1561 CAGTTGTTGATATTGATGGGGATGGTAGCTTCCTCATGAACATTCAGGAGCTGGCATTGA 1620 

1 561 CAGTTGTTGATATTGATGGGGATGGTAGCTTCCTCATGAACATTCAGGAGCTGGCATTGA 1 620 

1561 CAGTTGTTGATATTGATGGGGATGGTAGCTTCCTCATGAACATTCAGGAGCTGGCATTGA 1 620 
************************************************************ 

1621 TCCGCATTGAG AACCTCCCTGTG AAGGTG ATGGTGTTG AACAACCAACATTTGGGTATGG 1 680 

1621 TCCGCATTGAGAACCTCCCTGTGAAGGTGATGGTGTTGAACAACCAACATTTGGGTATGG 1680 

1 621 TCCGCATTGAGAACCTCCCTGTGAAGGTGATGGTGTTGAACAACCAACATTTGGGTATGG 1 680 

1 621 TCCGCATTGAGAACCTCCCTGTGAAGGTGATGGTGTTGAACAACCAACATTTGGGTATGG 1 680 

1 621 TCCGCATTGAGAACCTCCCTGTGAAGGTGATGGTGTTGAACAACCAACATTTGGGTATGG 1 680 



Wild 

P/R Mutation 
P/W Mutation 
P/S Mutation 
P/W/S Mutation 



Wi Id 

P/R Mutation 
P/W Mutation 
P/S Mutation 
P/W/S Mutation 



Wi id 

P/R Mutation 
P/W Mutation 
P/S Mutation 
P/W/S Mutation 



Wild 

P/R Mutation 
P/W Mutation 
P/S Mutation 
P/W/S Mutation 



Wild 



1 681 TGGTGCAATGGGAGGATAGGTTTTACAAGGCGAATAGGGCGCATACATACTTGGGCAACC 1 740 

1681 TGGTGC AATGGGAGG ATAGGTTTT ACAAGGCGAAT AGGGCGCAT ACAT ACTTGGGCAACC 1 740 

1 681 TGGTGCAATTGGAGGATAGGTTTTACAAGGCGAATAGGGCGCATACAT ACTTGGGCAACC 1 740 

1681 TGGTGC AATGGGAGG ATAGGTTTTACAAGGCGAATAGGGCGCATACATACTTGGGCAACC 1 740 

1 681 TGGTGCAATTGGAGGATAGGTTTTACAAGGCGAATAGGGCGCATACAT ACTTGGGCAACC 1 740 

1 74 1 CGGAATGTGAGAGCG AGATAT ATCCAG ATTTTGTGACTATTGCTAAGGGGTTCAATATTC 1 800 

1 741 CGGAATGTGAGAGCGAGATATATCCAGATTTTGTGACTATTGCTAAGGGGTTCAATATTC 1 800 

1 741 CGGAATGTGAGAGCGAGATATATCCAGATTTTGTGACTATTGCTAAGGGGTTCAATATTC 1 800 

1 741 CGGAATGTGAGAGCGAGATATATCCAGATTTTGTGACTATTGCTAAGGGGTTCAATATTC 1 800 

1 741 CGGAATGTGAGAGCGAGATATATCCAGATTTTGTGACTATTGCTAAGGGGTTCAATATTC 1 800 
************************************************************ 

1 801 CTGCAGTCCGTGTAACAAAGAAGAGTGAAGTCCGTGCCGCCATCAAGAAGATGCTCGAGA 1 860 

1 801 CTGCAGTCCGTGTAACAAAGAAGAGTGAAGTCCGTGCCGCCATCAAGAAGATGCTCGAGA 1 860 

1 801 CTGCAGTCCGTGTAACAAAGAAGAGTGAAGTCCGTGCCGCCATCAAGAAGATGCTCGAGA 1 860 

1 801 CTGCAGTCCGTGTAACAAAGAAGAGTGAAGTCCGTGCCGCCATCAAGAAGATGCTCGAGA 1 860 

1 801 CTGCAGTCCGTGTAACAAAGAAGAGTGAAGTCCGTGCCGCCATCAAGAAGATGCTCGAGA 1 860 
************************************************************ 

1861 CTCCAGGGCCATACTTGTTGGATATCATCGTCCCGCACCAGGAGCATGTGCTGCCTATGA 1920 

1 861 CTCCAGGGCCATACTTGTTGGATATCATCGTCCCGCACCAGGAGCATGTGCTGCCTATGA 1 920 

1 861 CTCCAGGGCCATACTTGTTGGATATCATCGTCCCGCACCAGGAGCATGTGCTGCCTATGA 1 920 

1861 CTCCAGGGCCATACTTGTTGGATATCATCGTCCCGCACCAGGAGCATGTGCTGCCTATGA 1 920 

1 861 CTCCAGGGCCATACTTGTTGGATATCATCGTCCCGCACCAGGAGCATGTGCTGCCTATGA 1 920 
************************************************************ 

1 921 TCCCAAGTGGGGGCGCATTCAAGGACATGATCCTGGATGGTGATGGCAGGACTGTGTATT 1 980 
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P/R Mutation 1921 TCCCAAGT6GGGGC6CATTCAAG6ACAT6ATCCT6GATGGTGATGGCAGGACTGTGTATT 1980 

P/W Mutation 1921 TCCCAAGTGGGGGC6CATTCAAGGACATGATCCTGGATGGTGATGGCAGGACTGTGTATT 1980 

P/S Mutation 1921 TCCCAATTGGGGGCGCATTCAAGGACATGATCCTGGATGGTGATGGCAGGACTGTGTATT 1980 

P/W/S Mutation 1921 TCCCAATTGGGGGCGCATTCAAGGACATGATCCTGGATGGTGATGGCAGGACTGTGTATT 1980 

' ****** . *********************************************^C******* 



Wi id 

P/R Mutation 
P/W Mutation 
P/S Mutation 
P/W/S Mutation 



Wild 

P/R Mutation 
P/W Mutation 
P/S Mutation 
P/W/S Mutation 



1981 AATCTATAATCTGTATGTTGGCAAAGCACCAGCCCGGCCTATGTTTGACCTGAATGACCC 2040 

1 98 1 AATCTATAATCTGTATGTTGGCAAAGCACCAGCCCGGCCTATGTTTGACCTGAATGACCC 2040 

1 981 AATCTATAATCTGTATGTTGGCAAAGCACCAGCCCGGCCTATGTTTGACCTGAATGACCC 2040 

1 981 AATCTATAATCTGTATGTTGGCAAAGCACCAGCCCGGCCTATGTTTGACCTGAATGACCC 2040 

1981 AATCTATAATCTGTATGTTGGCAAAGCACCAGCCCGGCCTATGTTTGACCTGAATGACCC 2040 

************************************^ 

2041 ATAAAGAGTGGTATGCCTATGATGTTTGTATGTGCTCTATCAATAACTAAGGTGTCAACT 2100 

2041 ATAAAGAGTGGTATGCCTATGATGTTTGTATGTGCTCTATCAATAACTAAGGTGTCAACT 2 1 00 

2041 ATAAAGAGTGGTATGCCTATGATGTTTGTATGTGCTCTATCAATAACTAAGGTGTCAACT 2100 

2041 ATAAAGAGTGGTATGCCTATGATGTTTGTATGTGCTCTATCAATAACTAAGGTGTCAACT 2100 

2041 ATAAAGAGTGGTATGCCTATGATGTTTGTATGTGCTCTATCAATAACTAAGGTGTCAACT 2100 



Wild 

P/R Mutation 
P/W Mutation 
P/S Mutation 
P/W/S Mutation 



Wi Id 

P/R Mutation 
P/W Mutation 
P/S Mutation 
P/W/S Mutation 



Wi Id 

P/R Mutation 
P/W Mutation 
P/S Mutation 
P/W/S Mutation 



Wi Id 

P/R Mutation 
P/W Mutation 
P/S Mutation 
P/W/S Mutation 



2101 ATGAACCATATGCTCTTCTGTTTTACTTGTTTGATGTGCTTGGCATGGTAATCCTAATT A 2 1 60 

2101 ATGAACCAT ATGCTCTTCTGTTTTACTTGTTTGATGTGCTTGGCATGGTAATCCTAATTA 2 1 60 

2101 ATGAACCATATGCTCTTCTGTTTTACTTGTTTGATGTGCTTGGCATGGTAATCCTAATTA 2160 

2101 ATGAACCATATGCTCTTCTGTTTTACTTGTTTGATGTGCTTGGCATGGTAATCCTAATTA 2160 

2101 ATGAACCAT ATGCTCTTCTGTTTTACTTGTTTGATGTGCTTGGCATGGTAATCCT AATT A 2160 
************************************ ************************ 

2161 GCTTCCTGCTGTCTAGGTTTGTAGTGTGTTGTTTTCTGTAGGCATATGCATCACAAGATA 2220 

21 61 GCTTCCTGCTGTCTAGGTTTGTAGTGTGTTGTTTTCTGTAGGCATATGCATCACAAGATA 2220 

2161 GCTTCCTGCTGTCTAGGTTTGTAGTGTGTTGTTTTCTGTAGGCATATGCATCACAAGATA 2220 

2161 GCTTCCTGCTGTCTAGGTTTGTAGTGTGTTGTTTTCTGTAGGCATATGCATCACAAGATA 2220 

2161 GCTTCCTGCTGTCTAGGTTTGTAGTGTGTTGTTTTCTGTAGGCATATGCATCACAAGATA 2220 
************************************************************ 

2221 TCATGTAAGTTTCTTGTCCTACATATCAATAATAAGAGAATAAAGTACTTCTATGCAAAA 2280 

2221 TCATGTAAGTTTCTTGTCCTACATATCAATAATAAGAGAATAAAGTACTTCTATGCAAAA 2280 

2221 TCATGTAAGTTTCTTGTCCTACATATCAATAATAAGAGAATAAAGTACTTCTATGCAAAA 2280 

2221 TCATGTAAGTTTCTTGTCCT ACATATCAAT AAT AAGAGAAT AAAGT ACTTCTATGTAAAA 2280 

2221 TCATGTAAGTTTCTTGTCCT ACATATCAAT AATAAGAGAATAAAGTACTTCTATGTAAAA 2280 
******************************************************* . **** 

2281 AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA 2301 

2281 AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA 2301 

2281 AAAAAAAAAAAAAAAAAAAA 2300 

2281 AAAAAAAAAAAAAA 2294 

2281 AAAAAAAAAAAAAA 2294 

************** 
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1st Nucleotide Sequence 
File Name : Nipponbare ALS partial cDNA 

Sequence Size : .1505 

2nd Nucleotide Sequence 
File Name : X63554 maize ALS 1 

Sequence Size : 2544 

1 * ACCCAC6CGTCCGAT6TGGAGGA 

*** ** ** ** 

1141" CATCGTCGAGGTCACCCGCTCCATCACCAAGCACAACTACCTGGTCCTCGACGTCGACGA 

24' CATCCCCCGCGTCATACAGGAAGCCTTCTTCCTCGCGTCCTCGGGCCGTCCTGGCCCGGT 
************* * ***** ************** ***** ** ** ** ** ***** 

1 201 " CATCCCCCGCGTCGTGCAGGAGGCCTTCTTCCTCGCATCCTCTGGTCGCCCGGGGCCGGT 

84* GCTGGTCGACATCCCCAAGGACATCCAGCAGCAGATGGCCGTGCCGGTCTGGGACACCTC 
*** ** ******************************** ******* ********* * 

1 261 " GCTT6TTGACATCCCCAAGGACATCCAGCAGCAGATGGCGGTGCCGGCCTGGGACACGCC 

144' GATGAATCTACCAGGGTACATCGCACGCCTGCCCAAGCCACCCGCGACAGAATTGCTTGA 
**** *** ** *********** ***** ******** ******** ***** ***** 

1 321 " CATGAGTCTGCCTGGGTACATCGCGCGCCTTCCCAAGCCTCCCGCGACTGAATTTCTTGA 

204* GCAGGTCTTGCGTCTGGTTGGCGAGTCACGGCGCCCGATTCTCTATGTCGGTGGTGGCTG 
****** ******* ***** ** *********** **** ***** ** ******** 

1381" GCAGGTGCTGCGTCTTGTTGGTGAATCACGGCGCCCTGTTCTTTATGTTGGCGGTGGCTG 

264' CTCTGCATCTGGTGACGAATTGCGCTGGTTTGTTGAGCTGACTGGTATCCCAGTTACAAC 
* ***** ***** ** *** ** * ***** *** ******* ******** ***** 

1 441" TGCAGCATCAGGTGAGGAGTTGTGCCGCTTTGTGGAGTTGACTGGAATCCCAGTCACAAC 

324' CACTCTGATGGGCCTCGGCAATTTCCCCAGTGACGACCCGTTGTCCCTGCGCATGCTTGG 
***** ******** ***** ******** ******** **** ************** 

1 501 " TACTCTTATGGGCCTTGGCAACTTCCCCAGCGACGACCCACTGTCACTGCGCATGCTTGG 

384' GATGCATGGCACGGTGTACGCAAATTATGCCGTGGATAAGGCTGACCTGTTGCTTGCGTT 
*********** ***** *********** *********** ** *********** ** 

1 561 " TATGCATGGCACAGTGTATGCAAATTATGCAGTGGATAAGGCCGATCTGTTGCTTGCATT 
444' TGGTGTGCGGTTTGATGATCGTGTGACAGGGAAAATTGAGGCTTTTGGAAGCAGGGCCAA 

************************************************* **** ** ** 

1621" TGGTGTGCGGTTTGATGATCGTGTGACAGGGAAAATTGAGGCTTTTGCAGGCAGAGCTM 

504* GATTGTGCACATTGACATTGATCCAGCAGAGATTGGAAAGAACAAGCAACCACATGTGTC 
*************** ******** ** ******** *********** *********** 

1 681" GATTGTGCACATTGATATTGATCCTGCTGAGATTGGCAAGAACAAGCAGCCACATGTGTC 

564' AATTTGCGCAGATGTTAAGCTTGCTTTACAGGGCTTGAATGCTCTGCTACAACAGAGCAC 
** ** ******************** ****** ***** **** ** ** ***** 

1 741" CATCTGTGCAGATGTTAAGCTTGCTTTGCAGGGCATGAATACTCTTCTGGAAGGAAGCAC 

624* AACAAAGACAAGTTCTGATTTTAGTGGATGGCACAATGAGTTGGACCAGCAGAAGAGGGA 
* ****** ** * *** ** * ******* **** ***** ***** ******** 

1 801" ATCAAAGAAGAGCTTTGACTTCGGCTCATGGCATGATGAATTGGATCAGCAAAAGAGGGA 

684' GTTTCCTCTGGGGTACAAAACTTTTGGTGAAGAGATCCCACCGCAATATGCCATTCAGGT 
****** ** ** ** **** ** *** ** **** ** ******** ******** 

1861" GTTTCCCCTTGGATATAAAATCTTCAATGAGGAAATCCAGCCACAATATGCTATTCAGGT 

744' GCTGGATGAGCTGACGAAAGGTGAGGCAATCATCGCTACTGGTGTTGGGCAGCACCAGAT 
** ****** ******* ** ***** ***** ** ** ******************** 

1 921 " TCTTGATGAGTTGACGAAGGGGGAGGCCATCATTGCCACAGGTGTTGGGCAGCACCAGAT 

804' GTGGGCGGCACAATATTAGACCTACAAGCGGCCACGGCAGTGGCTGTCTTCGGCTGGTCT 
************ ******** ************ **************** ******** 

1 981 " GTGGGCGGCACAGT ATTACACTTACAAGCGGCCAAGGCAGTGGCTGTCTTCAGCTGGTCT 

864* GGGCGCAATGGGATTTGGGCTGCCTGCTGCAGCTGGTGCTTCTGTGGCTAACCCAGGTGT 
** ** *********** • **** ***** ********* ******* *********** 

2041" TGGGGCTATGGGATTTGGTTTGCCGGCTGCTGCTGGTGCTGCTGTGGCCAACCCAGGTGT 

924' CACAGTTGTTGATATTGATGGGGATGGTAGCTTCCTCATGAACATTCAGGAGCTGGCATT 
*** ******** ** ** ** ******************************** ** * 
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21 01 " CACTGTTGTTGACATCGACGGAGAT6GTA6CTTCCTCATGAACATTCAG6AGCTAGCTAT 

984* GATCCGCATTGAGAACCTCCCTGTGAAGGTGATGGTGTTGAACAACCAACATTTGGGTAT 
****** ************** ** ***** * *** * ******** ** * ** ** 

2161" GATCCGTATTGAGAACCTCCCAGTCAAGGTCTTTGTGCTAAACAACCAGCACCTCGGGAT 

1044' GGTGGTGCAATGGGAGGATAGGTTTTACAAGGCGAATAGGGCGCATACATACTTGGGCAA 
********* ******** ***** ** ***** ***** ** ** **** ****** ** 

2221" GGTGGTGCAGTGGGAGGACAGGTTCTATAAGGCCAATAGAGCACACACATTCTTGGGAAA 

1 1 04' CCCGGAATGTGAGAGCGAGATATATCCAGATTTTGTGACCTATTGCTAAGGGGTTCAATA 
*** ** ** ** ********************* * ******** ******** * 

2281" CCCAGAGAACGAAAGTGAGATATATCCAGATTTTGTG-GCAATTGCTAAAGGGTTCAACA 

1 1 64' TTCCTGCAGTCCGTGTAACAAAGAAGAGTGAAGTCCGTGCCGCCATCAAGAAGATGCTCG 
**** *********** *********** ******* *** ** ************** * 

2340" TTCCAGCAGTCCGTGTGACAAAGAAGAGCGAAGTCCATGCAGCAATCAAGAAGATGCTTG 

1224* AGACTCCAGGGCCATACTTGTTGGATATCATCGTCCCGCACCAGGAGCATGTGCTGCCTA 
** ********** *** * ******** ************************ ****** 

2400" AGGCTCCAGGGCCGTACCTCTTGGATATAATCGTCCCGCACCAGGAGCATGTGTTGCCTA 

1284* TGATCCCAAGTGGGGGCGCATTCAAGGACATGATCCTGGATGGTGATGGCAGGACTGTGT 
******* ***** ** ** ******** ******************************* 

2460" TGATCCCTAGTGGTGGGGCTTTCAAGGATATGATCCTGGATGGTGATGGCAGGACTGTGT 

1344* ATTAATCTATAATCTGTATGTTGGCAAAGCACCAGCCCGGCCTATGTTTGACCTGAATGA 
*** *** * *** ***** 

2520" ATTGATCCGTTGACTGCAGGTCGAC 



23/34 



iO/5091 



Fig. 1 9 A 



1st Nucleotide Sequence 

Fi le Name : 2-point mutant full-length ALS cDNA 

2nd Nucleotide Sequence 

Fi le Name : wild type full-length ALS cDNA 

1 ' CTCGCCGCCGCCGCCGCCGCCACCACCCACCATGGCTACGACC6 
. 1 " CCCAAACCCAGAAACCCTCGCCGCCGCCGCCGCCGCCACCACCCACCATGGCTACGACCG 
45' CCGCGGCCGCGGCCGCCGCCCTGTCCGCCGCCGCGACGGCCAAGACCGGCCGTAAGAACC 

************************************************************ 

6 1 " CCGCGGCCGCGGCCGCCGCCCTGTCCGCCGCCGCGACGGCCAAGACCGGCCGTAAGAACC 
105' ACCAGCGACACCACGTCCTTCCCGCTCGAGGCCGGGTGGGGGCGGCGGCGGTCAGGTGCT 

*******************************************************^ 

121" ACCAGCGACACCACGTCCTTCCCGCTCGAGGCCGGGTGGGGGCGGCGGCGGTCAGGTGCT 
165' CGGCGGTGTCCCCGGTCACCCCGCCGTCCCCGGCGCCGCCGGCCACGCCGCTCCGGCCGT 

************************************************************ 

181" CGGCGGTGTCCCCGGTCACCCC6CCGTCCCCGGCGCCGCCGGCCACGCCGCTCCGGCCGT 

225' GGGGGCCGGCCGAGCCCCGCAAGGGCGCGGACATCCTCGTGGAGGCGCTGGAGCGGTGCG 
************************************************************ 

241" GGGGGCCGGCCGAGCCCCGCAAGGGCGCGGACATCCTCGTGGAGGCGCTGGAGCGGTGCG 
285* GCGTCAGCGACGTGTTCGCCTACCCGGGCGGCGCGTCCATGGAGATCCACCAGGCGCTGA 
301" GCGTCAGCGACGTGTTCGCCTACCCGGGCGGCGCGTCCATGGAGATCCACCAGGCGCTGA 
345* CGCGCTCCCCGGTCATCACCAACCACCTCTTCCGCCACGAGCAGGGCGAGGCGTTCGCGG 
361" CGCGCTCCCCGGTCATCACCAACCACCTCTTCCGCCACGAGCAGGGCGAGGCGTTCGCGG 
405* CGTCCGGGTACGCGCGCGCGTCCGGCCGCGTCGGGGTCTGCGTCGCCACCTCCGGCCCCG 

*************************************^**s^* j(c ^^ e+3t c ++ ^ J f ta j t+ ^ c++:++: 

421" CGTCCGGGTACGCGCGCGCGTCCGGCCGCGTCGGGGTCTGCGTCGCCACCTCCGGCCCCG 

465' GGGCAACCAACCTCGTGTCCGCGCTCGCCGACGCGCTGCTCGACTCCGTCCCGATGGTCG 
************************************************************ 

481" GGGCAACCAACCTCGTGTCCGCGCTCGCCGACGCGCTGCTCGACTCCGTCCCGATGGTCG 
525* CCATCACGGGCCAGGTCCCCCGCCGCATGATCGGCACCGACGCCTTCCAGGAGACGCCCA 

***************************************** *****************:** 

541" CCATCAGGGGCCAGGTCCCCCGCCGCATGATCGGCACCGACGCCTTCCAGGAGACGCCCA 

585' TAGTCGAGGTCACCCGCTCCATCACCAAGCACAATTACCTTGTCCTTGATGTGGAGGACA 
************************************* ++++ ^ +++++++ ^ +++++S j t ^ Jjc ^ 

601" TAGTCGAGGTCACCCGCTCCATCACCAAGCACAATTACCTTGTCCTTGATGTGGAGGACA 

645* TCCCCCGCGTCATACAGGAAGCCTTCTTCCTCGCGTCCTCGGGCCGTCCTGGCCCGGTGC 
***************************************+***+*****+********** 

661" TCCCCCGCGTCATACAGGAAGCCTTCTTCCTCGCGTCCTCGGGCCGTCCTGGCCCGGTGC 
705' TGGTCGACATCCCCAAGGACATCCAGCAGCAGATGGCCGTGCCGGTCTGGGACACCTCGA 

************************************************************ 

721" TGGTCGACATCCCCAAGGACATCCAGCAGCAGATGGCCGTGCCGGTCTGGGACACCTCGA 

765* TGAATCTACCAGGGTACATCGCACGCCTGCCCAAGCCACCCGCGACAGAATTGCTTGAGC 
************************************************************ 

781" TGAATCTACCAGGGTACATCGCACGCCTGCCCAAGCCACCCGCGACAGAATTGCTTGAGC 

825' AGGTCTTGCGTCTGGTTGGCGAGTCACGGCGCCCGATTCTCTATGTCGGTGGTGGCTGCT 
************************************************************ 

841" AGGTCTTGCGTCTGGTTGGCGAGTCACGGCGCCCGATTCTCTATGTCGGTGGTGGCTGCT 

885' CTGCATCTGGTGACGAATTGCGCTGGTTTGTTGAGCTGACTGGTATCCCAGTTACAACCA 
******************************************* + * ++++J|C5 j( +++;tc++J(c++ 

901" CTGCATCTGGTGACGAATTGCGCTGGTTTGTTGAGCTGACTGGTATCCCAGTTACAACCA 

945' CTCTGATGGGCCTCGGCAATTTCCCCAGTGACGACCCGTTGTCCCTGCGCATGCTTGGGA 
************************************************************ 

961" CTCTGATGGGCCTCGGCAATTTCCCCAGTGACGACCCGTTGTCCCTGCGCATGCTTGGGA 
1005' TGCATGGCACGGTGTACGCAAATTATGCCGTGGATAAGGCTGACCTGTTGCTTGCGTTTG 
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****************************************************^ 

1021" T6CAT66CACG6T6TACGCAAATTAT6CC6TGGATAAGGCTGACCTGTTGCTTGCGTTTG 

1065' GTGTGCGGTTTGATGATCGTGTGACAGGGAAAATTGAGGCTTTTGCAAGCAGGGCCAAGA 
****************************************^ 

1081" GTGTGCGGTTTGATGATCGTGTGACAGGGAAAATTGAGGCTTTTGCAAGCAGGGCCAAGA 
1125* TTGTGCACATTGACATTGATCCAGCAGAGATTGGAAAGAACAAGCAACCACATGTGTCAA 

*****************************************^ 

1141" TTGTGCACATTGACATTGATCCAGCAGAGATTGGAAAGAACAAGCAACCACATGTGTCAA 
1 1 85' TTTGCGCAGATGTTAAGCTTGCTTTACAGGGCTTGAATGCTCTGCTACAACAGAGCACAA 

**********************************************^ 

1 201 " TTTGCGCAGATGTTAAGCTTGCTTTACAGGGCTTGAATGCTCTGCTACAACAGAGCACAA 
1245* CAAAGACAAGTTCTGATTTTAGTGCATGGCACAATGAGTTGGACCAGCAGAAGAGGGAGT 

************************************************************ 

1 261 " CAAAGACAAGTTCTGATTTTAGTGCATGGCACAATGAGTTGGACCAGCAGAAGAGGGAGT 
1305* TTCCTCTGGGGTACAAAACTTTTGGTGAAGAGATCCCACCGCAATATGCCATTCAGGTGC 

************************************************** ++ *^ 

1 321 " TTCCTCTGGGGTACAAAACTTTTGGTGAAGAGATCCCACCGCAATATGCCATTCAGGTGC 

1365* TGGATGAGCTGACGAAAGGTGAGGCAATCATCGCTACTGGTGTTGGGCAGCACCAGATGT 
************************************************************ 

1 381 " TGGATGAGCTGACGAAAGGTGAGGCAATCATCGCTACTGGTGTTGGGCAGCACCAGATGT 
1425' GGGCGGCACAATATTACACCTACAAGCGGCCACGGCAGTGGCTGTCTTCGGCTGGTCTGG 

******************************************************^ 

1441" GGGCGGCACAATATTACACCTACAAGCGGCCACGGCAGTGGCTGTCTTCGGCTGGTCTGG 
1485' GCGCAATGGGATTTGGGCTGCCTGCTGCAGCTGGTGCTTCTGTGGCTAACCCAGGTGTCA 

**************** *****************************************^ 

1 501 " GCGCAATGGGATTTGGGCTGCCTGCTGCAGCTGGTGCTTCTGTGGCTAACCCAGGTGTCA 

1545* CAGTTGTTGATATTGATGGGGATGGTAGCTTCCTCATGAACATTCAGGAGCTGGCATTGA 

1 561 " CAGTTGTTGATATTGATGGGGATGGTAGCTTCCTCATGAACATTCAGGAGCTGGCATTGA 

1605' TCCGCATTGAGAACCTCCCTGTGAAGGTGATGGTGTTGAACAACCAACATTTGGGTATGG 
************************************************************ 

1621" TCCGCATTGAGAACCTCCCTGTGAAGGTGATGGTGTTGAACAACCAACATTTGGGTATGG 

1665' TGGTGCAATTGGAGGATAGGTTTTACAAGGCGAATAGGGCGCATACATACTTGGGCAACC 
********* ************************************************** 

1 681 " TGGTGCAATGGGAGGATAGGTTTTACAAGGCGAATAGGGCGCATACATACTTGGGCAACC 

1725' CGGAATGTGAGAGCGAGATATATCCAGATTTTGTGACTATTGCTAAGGGGTTCAATATTC 
************************************************************ 

1741" CGGAATGTGAGAGCGAGATATATCCAGATTTTGTGACTATTGCTAAGGGGTTCAATATTC 
1785' CTGCAGTCCGTGTAACAAAGAAGAGTGAAGTCCGTGCCGCCATCAAGAAGATGCTCGAGA 
1 801 " CTGCAGTCCGTGTAACAAAGAAGAGTGAAGTCCGTGCCGCCATCAAGAAGATGCTCGAGA 
1845' CTCCAGGGCCATACTTGTTGGATATCATGGTCCCGCACCAGGAGCATGTGCTGCCTATGA 

***************************** ******************************* 

1 861 " CTCCAGGGCCATACTTGTTGGATATCATCGTCCCGCACCAGGAGCATGTGCTGCCTATGA 

1905* TCCCAATTGGGGGCGCATTCAAGGACATGATCCTGGATGGTGATGGCAGGACTGTGTATT 
****** ***************************************************** 

1921" TCCCAAGTGGGGGCGCATTCAAGGACATGATCCTGGATGGTGATGGCAGGACTGTGTATT 

1965' AATCTATAATCTGTATGTTGGCAAAGCACCAGCCCGGCCTATGTTTGACCTGAATGACCC 
************************************************************ 

1 981" AATCTATAATCTGTATGTTGGCAAAGCACCAGCCCGGCCTATGTTTGACCTGAATGACCC 

2025' ATAAAGAGTGGTATGCCTATGATGTTTGTATGTGCTCTATCAATAACTAAGGTGTCAACT 
************************************************************ 

2041" ATAAAGAGTGGTATGCCTATGATGTTTGTATGTGCTCTATCAATAACTAAGGTGTCAACT 

2085' ATGAACCATATGCTCTTCTGTTTTACTTGTTTGATGTGCTTGGCATGGTAATCCTAATTA 
********************************************** +++++++++++++5je 

2101" ATGAACCATATGCTCTTCTGTTTTACTTGTTTGATGTGCTTGGCATGGTAATCCTAATTA 
2145' GCTTCCTGCTGTCTAGGTTTGTAGTGTGTTGTTTTCTGTAGGCATATGCATCACAAGATA 
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********************************************^ 

21 61 " GCTTCCT6CTGTCTAGGTTTGTA6T6TGTTGTTTTCT6TAG6CATATGCATCACAAGATA 
2205' TCATGTAAGTTTCTTGTCCTACATATCAATAATAAGAGAATAAAGTACTTCTATGTAAAA 

******************************************************* **;£* 

2221" TCATGTAAGTTTCTTGTCCTACATATCAATAAT AAGAGAAT AAAGTACTTCT ATGCAAAA 

2265' AAAAAAAAAAAAAAA 
*************** 
2281" AAAAAA AAAAAAAAAAAAAAA 
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